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０． 概要 
 現在までに植物が育ちやすい土の微生物は土壌内の炭素源を多種多様に消費することが確認されており、
土壌内微生物が豊富に存在するという主張がなされている。しかし実際の土壌内微生物の把握には至ってい
ない。本研究では植物が育ちやすい土か否かを育てる前に判別することを目的に、微生物群が捕食する炭素
源量のデータから微生物の増減モデル及び土壌評価の指標を作成した。解析の結果、実際の土壌データを微
生物モデルに適合することに成功し、育ちやすい土は微生物が多種多様に存在することが確認された。 
 
１． 研究背景 
現代における土壌診断の方法として化学性診断が挙げられるがよい土の条件として物理性、微生物の有無
も影響される。しかし微生物において土壌内部の微生物の把握には至っておらず、微生物を主軸とした判別
方法は確立されていない。先行研究において培養可能である特定の微生物を抽出し、クラスター分析を行う
ことで、一部の微生物の分類に成功している。また土壌内全ての微生物の炭素消費量を測定することで土壌
評価の指標を作成することに成功している。しかし未だ土壌内微生物の状態把握には至っていない。従って
本研究では微生物モデルを作成し、実験データとフィッティングすることで、土壌内部生物の構造把握を行
う。 
 
２． 分析手法 
・ロトカボルテラ方程式 
微生物モデルとして捕食者と被捕食者の関係の式を採用した。 
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iを第 i番目の微生物群、jを第 j番目の炭素源、xiを第 i番目の微生物量、yjを第 j番目の炭素源残量、aij
は炭素源 jに対する微生物群 iの捕食度合いを表す指数としそれぞれ𝑥𝑖 > 0,  𝑦𝑗 > 0, 𝑎𝑖𝑗 > 0である。こ
の方程式を以下の方法を用いて実験データに適合する。 
   
  ・メトロポリスヘイスティング法（MH法） 
   MH法とは、目標分布を得るために提案分布を利用してサンプリングを行う手法の総称である。サンプリ
ングは以下の方法で行う。 
１．n = 0のとき初期値として𝑎𝑖𝑗
0、𝑥𝑖
0、𝑦𝑗
0を仮定することで（５）、（６）式を数値積分し、数値解𝑦𝑗(𝑡)か
ら𝑤0を得る。但し、𝑎𝑖𝑗
𝑛、𝑥𝑖
𝑛、𝑦𝑗
𝑛はそれぞれn番目のサンプリングのaij、xi、yjを表す。 
２．n = 0,1 … に対して以下を繰り返す。 
（１）各候補aij
′ , xi
′, yj
′をそれぞれ 
aij
′ = 𝑎𝑖𝑗 + 𝑧 
 xi
′ = 𝑥𝑖 + 𝑧 
 yj
′ = 𝑦𝑗 + 𝑧 
 
から発生させる。ここでｚはN(0, 𝜏2)である。この実験では𝜏2 = 1でプログラムを計算した。 
（２）各候補aij
′ , xi
′, yj
′からロトカボルテラ方程式（５）及び（６）式を数値積分し、数値解𝑦𝑗(𝑡)から𝑤
′を得
る。 
（３）uを一様分布U(0,1)から発生させる。そのとき 
 
w(n+1) = {
     𝑤′        u ≤  α(𝑤𝑛 , 𝑤′)の場合
w(n)         その他の場合
 
 
とする。つまり候補aij
′ , xi
′, yj
′に対し、 
 
aij
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          aij
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   aij
(𝑛)
         その他の場合
 
xi
(𝑛+1)
= {
          xi
′       u ≤  α(𝑤𝑛 , 𝑤′)の場合
    x𝑖
(𝑛)
         その他の場合
 
xj
(𝑛+1)
= {
          yj
′       u ≤  α(𝑤𝑛 , 𝑤′)の場合
    y𝑗
(𝑛)
         その他の場合
 
 
を採用する。但し採用確率はα(𝑤𝑛 , 𝑤′) = 𝑚𝑖𝑛 {1,
q(𝑤′|𝜇,𝜎)
q(𝑤𝑛|𝜇,𝜎)
}である。但し採用確率はα(𝑤𝑛 , 𝑤′) =
𝑚𝑖𝑛 {1,
q(𝑤′|𝜇,𝜎)
q(𝑤𝑛|𝜇,𝜎)
}である。 
 
３． 解析手順 
・研究に用いたデータ 
データは以下の方法でサンプルを行った。 
１．土壌サンプルは同上の場所において発病株率がそれぞれ19.2％（サンプルA及びサンプルB）の試験
区１、69.2％（サンプルC及びサンプルD）の試験区２及び100％（サンプルE及びサンプルF）の
試験区３を用いた。 
２．実験手順１の２で行った培養をスキップし、土壌サンプルを希釈混濁液で1000倍に希釈する。 
３．バイオログプレートにセットし、有機分解能を測定 
 
  ・解析手順 
   １．初期値として𝑎𝑖𝑗
0、𝑥𝑖
0、𝑦𝑗
0を仮定する。 
２．オイラー法を用いてロトカボルテラ方程式を計算、実験データとの残差を求める。 
３．MHアルゴリズムを用いて繰り返し計算を行う。 
４．実験データとの残差の変動が緩やかになり安定したらプログラムをストップする。 
５．以上の結果から実際の土壌モデルを表すロトカボルテラ方程式を得る。 
 
４． 結果 
・実験結果ついての考察 
実際の土壌モデルを表すロトカボルテラ方程式を得ることに成功した。特に重要な変数である微生物の捕
食度合い𝑎𝑖𝑗に注目した。非常に複雑であるため数値により閾値を決定し、色を配分することで視覚化を行
った。 
 
左の図はサンプルA、B、C、D、E及びF
の初期値１（論文を参照）における捕食度
合い𝑎𝑖𝑗である。横軸が微生物群の種類、縦
軸が炭素源の種類である。右側に近いほど
多くの炭素源を捕食する微生物群であり、
上側に近いほど多くの微生物群から捕食さ
れる炭素源である。植物が育ちやすい土壌
であるサンプルAおよびBは各微生物群に
より捕食する炭素源量が異なることがわか
る。従って育ちやすい土壌では微生物群が
多種多様に存在しお互いが補完しあい、豊
かな土壌を形成していることが推測される。
一方で育ちにくい土壌であるサンプルC及
びサンプルD、サンプルE及びサンプルF
では微生物群どうしの捕食の違いはほとん
どなく、近い微生物群が集中して土壌を形
成していることが推測される。（但しサン
プル D の図が灰色であるのは同じ数値が
複数存在し、閾値を設けることができなか
ったためである。） 
 
 
 
 
 
 
 
 ・先行研究との考察 
先行研究では健康な土壌サンプルから培養可能であった微生物を抽出し、バイオログプレートの炭素源消費
量から微生物の分類を行ってい
る。それを先ほどのaijと同様に
並べ、比較を行った。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
横軸は炭素源の種類、縦軸は土壌微生物群の種類を表し、黒色はそこに該当する炭素源が微生物によって捕
食されていることを表す。先行研究で得られたaijは全ての炭素源が十分にある状態の捕食の有無を表すもの
であり、今回の実験データでは捕食できるにも関わらず他の微生物群に食べられてしまい、捕食ができなか
ったものなどを考慮することができていない。しかし、二つは非常に近いグラフを得ることに成功しており、
これからも育ちやすい土壌は微生物群の種類が多種類にわたることが推測される。 
 
５． 結論 
３種類の土壌サンプルを用いて土壌微生物モデルを作ることで実験データから育ちやすい土か否かを判別
することに成功した。また先のロトカボルテラ方程式が実際の土壌微生物モデルに適合できることが推察さ
れる。加えて、植物が育ちやすい土は微生物群が豊富に存在し、生物多様性が高いことが予想された。 
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